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INTERAÇÃO DE GENÓTIPOS DE MILHO vs LOCAIS, ANOS E ÉPOCAS DE 

SEMEADURA 

 

 

RESUMO - O objetivo desta pesquisa foi avaliar a interação G x A e seu 
desdobramento em parte simples e complexa, a fim de estudar quais os melhores 
locais e épocas de semeadura para avaliação de genótipos de milho, quanto à 
produção de grãos nas cidades de Jaboticabal-SP e Campo Alegre de Goiás-GO. 
Foram conduzidos quatro experimentos no delineamento de blocos casualizados 
com três repetições e 17 genótipos sendo 13 sintéticos experimentais, três 
variedades e um hibrido comercial. Foram avaliadas duas épocas de cultivo para 
cada local. A estratificação ambiental foi mensurada pelo método tradicional de Lin 
(1982) e a dissimilaridade ambiental foi estimada pelo método de Cruz e Castoldi 
(1991), além da correlação de Pearson entre os pares de ambientes. Os resultados 
demonstraram que houve discordância entre os métodos utilizados. Nos programas 
de melhoramento, devem-se priorizar avaliações em anos e locais distintos, em 
detrimento de épocas de semeadura diferentes, a fim de discriminar os melhores 
genótipos e fazer as recomendações precisas dos mesmos. 
 

Palavras-chave: Caracterização ambiental, Interação G x A, Métodos de estratificação, Zea 

mays

II 
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MAIZE GENOTYPES INTERACTION vs LOCATIONS, YEARS AND SOWING 

DATES 

 

 

ABSTRACT - This work aims to evaluate the G x E interaction and its unfolding in simple 

and complex part, in order to study the best locations and sowing dates for evaluation of 

genotypes grain yield of maize, at Jaboticabal-SP and Campo Alegre de Goiás-GO. Four 

experiments were carried out in randomized blocks design with three replications and 17 

genotypes where 13 are experimental synthetic, three varieties and a commercial hybrid. Two 

seasons of cultivation were evaluated for each location. Environmental stratification was 

measured by the traditional method of Lin (1982) and the dissimilarity has been estimated by 

the method of Cruz & Castoldi (1991), in addition to the Pearson correlation coefficient 

between environments pairs. The results showed that there was disagreement between the 

methods used. Breeding programs must prioritize evaluations in years and locations to the 

detriment of different sowing dates in order to discriminate the best genotypes and make 

precise recommendations. 

 

KEYWORDS: Environmental characterization, G x E interaction, Stratification methods, Zea 

mays 

III 



1 
 

1. INTRODUÇÂO 

 

 

O milho (Zea mays L.) é uma cultura de grande importância, ocupando 

posição de destaque tanto em pesquisas científicas quanto na economia mundial, 

sendo o Brasil um dos maiores produtores, produzindo aproximadamente 75,5 

milhões de toneladas e produtividade média nacional acima de 5100 kg∙ ha-1 

(CONAB, 2014).  

Essa elevada produção e produtividade se da graças aos programas de 

melhoramento genético de plantas, que disponibilizam genótipos melhorados com 

alta adaptabilidade a diferentes condições climáticas (CRUZ e CASTOLDI, 1991). 

A obtenção de genótipos com características agronômicas desejáveis 

depende da capacidade do melhorista em escolher parentais que atendam os 

requisitos do programa de melhoramento, a fim de explorar ao máximo as 

combinações genéticas (POEHLMAN e SLEPER,1995). Essas combinações, por 

sua vez, permitem a obtenção de genótipos capazes de utilizar eficientemente os 

nutrientes do solo, a energia solar e outros fatores ambientais, resultando em maior 

produtividade. Assim, o melhoramento sempre foi um fator decisivo para se alcançar 

elevada produtividade agrícola (ALLARD, 1971). 

Os melhoristas têm utilizado diversas populações como fontes para a 

obtenção de progênies endogâmicas.  Como destaque, temos a autofecundação de 

híbridos comerciais, que visa aproveitar a elevada concentração de alelos favoráveis 

nesses materiais. Contudo, em longo prazo, isto causa impacto negativo nos 

programa de melhoramento devido à redução da base genética (NUNES et al., 

2002). 

Uma alternativa para isso é a utilização de variedades sintéticas como fonte 

para obtenção dessas progênies, mantendo ampla base genética nos programas de 

melhoramento e garantindo a continuidade do programa em longo prazo (NUNES et 

al., 2002). 

Segundo Nunes (2002), a principal maneira de estudar o comportamento de 

variedades sintéticas é por meio de experimentos instalados em diferentes anos, 
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locais e épocas de semeadura para caracterizar regiões favoráveis ao cultivo e 

identificar as interações entre os genótipos com o ambiente entre os genótipos vs 

anos, genótipos vs locais, anos vs locais e genótipos vs locais vs anos. A partir dos 

resultados obtidos, consegue-se identificar os genótipos que apresentam melhor 

adaptabilidade e estabilidade. 

De acordo com Chaves (2001), a interação do genótipo com o ambiente, pode 

ser definida como sendo o efeito diferencial dos ambientes sobre os genótipos. Em 

sentido oposto, resulta da resposta diferencial dos genótipos em relação à variação 

ambiental. De modo prático, a interação entre genótipo com o ambiente representa a 

capacidade do genótipo em exibir seu desempenho em determinado ambiente de 

cultivo ao longo do ano. (BIUDES, 2007). 

O genótipo ideal seria uma cultivar altamente produtiva, com adaptabilidade 

ampla e estável, independentemente da época de semeadura. Entretanto, este fato 

é de limitada ocorrência, fazendo-se necessário o estudo do comportamento de 

genótipos em diferentes anos, locais e épocas de semeadura (RAMALHO et al., 

1993). 

Considerando estes aspectos e frente às expectativas de variabilidade ambiental 

existente entre a cidade de Jaboticabal – SP e Campo Alegre de Goiás – GO, o 

presente trabalho objetivou: 

a) Avaliar a presença de interação genótipo com o ambiente (G x A); 

b) Desdobrar a interação em parte simples e complexa; 

c) Identificar possíveis homogeneidades entre os ambientes de avaliação de 

ensaios. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA  

 

 

2.1. A Origem, Expansão e Importância do Milho 

 

O milho é um dos cereais mais antigos sendo consumido desde a era das 

antigas civilizações como os Maias, os Incas e os Astecas. Através de estudos, 

escavações arqueológicas e geológicas e, com base em medições por 

desintegração radioativa, foi determinado que o milho era cultivado há pelo menos 

5.000 anos. Através dos estudos constataram também que sua origem é mexicana, 

segundo Udry et al. (2000), relatando sobre a origem do milho na América central.  

Na comunidade cientifica ha inúmeras discussões a respeito do milho, o qual 

não se apresentava associado a nenhuma outra espécie selvagem que pudesse ser 

considerada como seu ancestral (DOEBLEY, 1990). Experimentos realizados no 

início do século XX revelaram que o teosinte e milho podiam se cruzar com muita 

facilidade tendo como resultado progênies férteis. Com o auxilio de pesquisas 

laboratoriais foi possível analisar a constituição genômica de ambos os indivíduos e 

constatar grandes semelhanças entre ambos. Com isso, os diferentes tipos de 

teosintes foram renomeados e incluídos dentro do gênero Zea (REEVES; 

MANGELSDORF, 1942). 

Atualmente é aceita a hipótese que o milho é descende do teosinte, apesar de 

o teosinte ser muito distinto do milho (ALMEIDA, 2003). 

A cargo dos povos antigos da America central se deu o inicio da 

domesticação e seleção dos melhores tipos de milho. Quando os europeus 

chegaram às Américas, em meados de 1492, encontraram os mais diversificados 

tipos de milho domesticados e cultivados pelos povos locais (UDRY et al., 2000). 

Após o descobrimento, o milho foi levado para a Europa onde de inicio era 

tipicamente usado para decorações em jardins. Assim foi até que seu valor nutritivo 

foi descoberto. A partir de então, a cultura passou a ser cultivada em larga escala 

comercial, espalhando-se para os demais países europeus e para o mundo (UDRY 

et al.,2000).  
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De acordo com as necessidades, houve mudanças nas variedades e nos 

métodos de cultivo com o passar do tempo, o que permitiu melhorias ao 

desenvolvimento da cultura, obtendo genótipos com diferentes características, 

direcionadas para alimentação humana ou animal (UDRY et al.,2000). 

 Para o índio brasileiro, o milho teve grande importância quanto ao caráter 

sagrado, como relatado por Fernandes (2004) em uma lenda sobre a cultura, que 

contava o seguinte: 

“Segundo uma lenda guarani, dois guerreiros depois de uma caçada em vão 

não obtiveram nenhum tipo de alimento para alimentar suas famílias, então, um 

grande espírito Nhandeiara disse a eles que só uma luta mortal entre eles traria a 

solução da fome. O vencedor seria enterrado ali mesmo e da sua sepultura nasceria 

uma planta que alimentaria toda a tribo. Então, os dois índios lutaram até a morte e 

Avati foi derrotado. Da sua sepultura nasceu uma planta, um pé de milho, 

denominado avati no idioma tupi.” 

O milho é uma gramínea anual classificada taxonomicamente como Zea mays 

L. O gênero Zea tem como ancestral comum silvestre o teosinte (MACHADO; 

PATERNIANI, 1998). As duas espécies possuem aparência diferente, pois o milho 

apresenta apenas um pedúnculo alto e com múltiplas folhas e o teosinte é uma 

planta curta e frondosa (DOEBLEY, 1990). 

A planta de milho possui haste e colmos cilíndricos onde se encontram os 

nós, que são estruturas compactas de onde se manifestam as folhas. Os nós abaixo 

do solo produzem raízes, enquanto que os encontrados ao nível do solo ou pouco 

acima podem produzir perfilhos e raízes adventícias (FORNASIERI FILHO, 2007).  

O milho é uma planta monóica e apresenta fecundação cruzada, com 

estruturas de reprodução bem distintas. As folhas são inseridas á partir dos nós e 

pode permanecer no estado rudimentar ou se modificar, formando a inflorescência 

feminina (espiga). O colmo é compacto e tem como terminação a inflorescência 

masculina (pendão) (FORNASIERI FILHO, 2007).  

A importância econômica do milho é caracterizada pelas diversas formas de 

sua utilização, que se estende desde a alimentação animal até a indústria e  ao 

comércio. Na realidade, o uso do milho em grão como alimentação animal 

representa a maior parte do consumo desse cereal, isto é, cerca de 70% de tudo 
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produzido no mundo. Nos Estados Unidos, cerca de 50% da produção é destinada à 

alimentação animal, enquanto que no Brasil essa porcentagem varia de 60 a 80%, 

dependendo da fonte da estimativa e de ano para ano (CONAB, 2014). 

Por esses motivos, a cultura do milho possui lugar de destaque na agricultura, 

não só pelo grande progresso no acúmulo de conhecimentos técnico-científicos, 

mas também pelo elevado valor econômico (PATERNIANI; CAMPOS, 2005). 

O milho, atualmente, é o segundo cereal mais importante no mundo, ficando 

atrás do trigo e a frente do arroz. O Brasil ocupa o quarto lugar entre os principais 

países produtores desses outros dois cereais (RIBEIRO, 2011). 

A produção de milho no Brasil, na safra 2013/14, foi de 75,5 milhões de 

toneladas, em uma área de aproximadamente 15 milhões de hectares, referente a 

safra e a safrinha, com rendimento médio de cinco toneladas por hectare. As 

principais regiões brasileiras produtoras são o centro-oeste e sudeste. O sul é a 

região que apresenta maior rendimento por hectare, seguido pelas regiões norte e 

nordeste (CONAB, 2014). 

Suas boas características fisiológicas proporcionam alto potencial produtivo à 

cultura. Contudo, Andrade (1995) ressalta que, mesmo com seu elevado potencial 

produtivo, o milho apresenta acentuada sensibilidade a fatores bióticos e abióticos, 

fazendo com que seu cultivo seja criteriosamente planejado e manejado de forma 

que favoreça a capacidade produtiva dos genótipos.  

Segundo a Secretaria de Estado da Agricultura e do Abastecimento, SEAB, o 

Brasil é o terceiro maior produtor de milho do mundo, ficando atrás dos Estados 

Unidos da América e da China, primeiro e segundo maiores produtores mundiais, 

respectivamente. No ranque mundial, atrás do Brasil estão a União Européia, a 

Argentina e a Ucrânia.  

Ainda, segundo dados desta mesma secretaria, os principais países 

consumidores do grão são os próprios Estados Unidos e China, seguidos pela União 

Européia, Brasil e México (YAGUSHI, 2012). 

Graças aos programas de melhoramento, ano após ano, novos genótipos são 

desenvolvidos. A cada fase do Programa de Melhoramento, o número de genótipos 

diminui, devido à seleção dos genótipos mais produtivos e promissores. Em contra 

partida, o número de locais de avaliação aumenta, a fim de se obter um grupo seleto 
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de genótipos com melhores desempenhos e características agronômicas desejáveis 

(RIBEIRO, 2011). 

 

 

2.2. Cultivo e Fatores que Influenciam na Produtividade do Milho 

 

Mota (1983) levando em consideração a escolha da época de semeadura 

relata que ela deve ser cuidadosamente escolhida, pois diversos fatores como o 

estresse hídrico e o fluxo de absorção de água são afetados, refletindo no 

desenvolvimento das plantas.  

A escolha da época de semeadura é feita em função de fatores cujos limites 

extremos são variáveis entre as diferentes regiões agroclimáticas (CRUZ et al., 

2006). 

A determinação da melhor época de semeadura em função das necessidades 

da cultura foi, e é objeto de estudos realizados por diversos pesquisadores que 

evidenciaram a necessidade de se trabalhar, em termos de manejo, com a relação 

funcional entre fenologia e graus-dia (RIBEIRO, 2011). 

Para Bergamaschi et al. (2006) os estudos relacionados a épocas de 

semeadura sevem para determinar adaptação dos genótipos aos períodos críticos; 

determinar a deficiência hídrica; analisar os períodos de maior necessidade de água 

para a elaboração dos zoneamentos agrícolas; determinar épocas de aplicação de 

fertilizantes; classificar genótipos quanto à precocidade e o manejo de pragas. 

As diferenças entre os anos e locais de cultivo podem afetar o comportamento 

dos genótipos em função do efeito de interação genótipo x ambiente. A ocorrência 

dessa interação é de grande importância para os programas de melhoramento, 

cabendo ao melhorista avaliar e quantificar a grandeza e a significância dos efeitos 

dessa interação a fim de adotar estratégias que permitam minimizá-la ou aproveitá-

la (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). 

Para Silva (2008), um material é considerado ideal quando apresenta elevada 

média de rendimento e baixo grau de flutuação em seu desempenho, quando 

cultivado sob diversas condições ambientais. O autor ressalta também que em 
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casos restritos é interessante identificar genótipos adaptadas a ambientes 

específicos.  

Assim, as respostas diferenciadas dos genótipos à variabilidade ambiental, ou 

seja, à interação genótipo e ambiente, significam que os efeitos genotípicos e 

ambientais não são independentes entre si. Daí a importância de conhecer a época 

de plantio, analisando todo o ciclo da cultura a fim de procurar prever as condições 

ambientais em todas as fases de desenvolvimento da cultura (SANS; GUIMARÃES; 

2009). 

O período de crescimento e desenvolvimento é afetado pela umidade do solo, 

temperatura, radiação solar e fotoperíodo. A época de plantio é subordinada a tais 

fatores, cujos limites extremos são variáveis entre as diferentes regiões 

agroclimáticas. A época de semeadura mais adequada é aquela em que conhecide 

o período de floração com os dias mais longos do ano, enquanto que para o 

enchimento de grãos o período deve conhecidir em épocas de temperaturas mais 

elevadas e alta disponibilidade de radiação solar, desde que as necessidades de 

água pela planta sejam adequadas (CRUZ et al., 2006).  

Ainda, segundo Cruz et al. (2006), a época de semeadura, afeta várias 

características da planta, podendo ocorrer um decréscimo mais acentuado no 

número de espigas por planta e no rendimento de grãos, mas isso pode ser revertido 

se não houver déficit hídrico e se ocorrer uma redução na temperatura do ar. 

Os ganhos no rendimento e na qualidade dos genótipos são resultados dos 

acumulados conhecimentos científicos originados dos diversos programas de 

melhoramento genético, principalmente sobre trabalhos de estabilidade fenotípica e 

adaptabilidade de plantas. As técnicas utilizadas nessas análises permitiram um 

aumento dos ganhos genéticos, propiciados a alocação de genótipos nos vários 

ambientes (LAVORANTI, 2003). 

Entre os fatores bióticos, as doenças se destacam por causar danos na 

germinação de sementes, bem como em sua emergência e no estabelecimento das 

plantas (DURÃES et al., 2004). 

No Brasil, muitas doenças relacionadas com a germinação de sementes, 

podridões do colmo e da espiga, e doenças foliares causadas por fungos são 

relatadas em milho (PINTO; FERNANDES; OLIVEIRA, 1997; PEREIRA, 1997), 
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sendo que a região sul é a principal área de ocorrência da maioria delas (CASA et 

al., 2000). Também, nos órgãos aéreos do milho, se destaca o enfezamento, doença 

transmitida pela cigarrinha (Dalbulus maidis) (DURÃES, 2007), enquanto que fungos 

são os principais patógenos envolvidos nas podridões do colmo (CASA et al., 2007). 

Durante a germinação a semente de milho pode ser atacada por fungos do 

solo ou por aqueles associados à semente, trazendo como resultado o 

apodrecimento da semente ou a morte da plântula, causando desuniformidade e 

conseqüentemente baixa na população. Os danos causados nesta fase refletem no 

rendimento final de grãos (REIS; CASA; BRESOLIM, 2004). 

Os rendimentos alcançados nas lavouras são, geralmente, menores do que 

aqueles obtidos em condições experimentais. Para esta atividade existem diversos 

fatores precisam que precisam ser previstos como as variações climáticas e suas 

interferências no desenvolvimento e na produtividade da cultura (RIBEIRO, 2011). 

As variações de rendimento de grãos entre épocas de semeadura e entre 

anos estão altamente relacionadas às diferenças observadas em determinados 

fatores (MUNDSTOCK; SILVA, 2006). Esses fatores podem ser compreendidos 

como estádios de desenvolvimento, duração das fases fonológicas da cultura, que 

por sua vez podem variar de acordo com as regiões, anos, data de semeadura e 

variações climáticas (COSTA et al., 1999).  

A ampla variabilidade genética do milho favorece o desenvolvimento de 

genótipos adaptados às mais diversificadas condições ambientais, necessitando 

então, a identificação e a seleção de genótipos superiores, e também, o 

desenvolvimento técnicos e práticas de cultivo mais adequadas (RIBEIRO, 2011). 

Somado a isso, temos a necessidade do conhecimento sobre a influência 

efetiva dos fatores que determinam o desempenho da planta, contribuindo de forma 

categórica para a minimização dos estresses de naturezas diversas (SANS; 

MORAIS; GUIMARÃES, 2006) 

De forma geral, o fator clima é o que mais influencia sobre a cultura do milho. 

O regime de chuvas é o que mais delimita, pois afeta também, indiretamente, as 

taxas de radiação solar. Por razões econômicas, o milho tem sido semeado no 

período chuvoso, devido à alta demanda de água para garantir uma produção 

satisfatória sem irrigação (SANS; MORAIS; GUIMARÃES, 2006). Ainda, os autores 
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complementam que sucesso na produção de milho está relacionado diretamente 

com a época de semeadura. Assim quanto mais eficiente for o planejamento das 

atividades relacionadas, maior será o sucesso com a produtividade. 

Outros fatores que afetam a produtividade são os chamados ambientais 

primários, compreendidos com sendo a latitude, a altitude, a topografia, a textura do 

solo e a própria composição do solo, fatores estes que exercem ação indireta sobre 

a cultura. Os outros fatores ambientais são chamados de secundários e podem ser 

compreendidos como sendo a radiação solar, comprimento do dia, a temperatura, a 

água no solo, a aeração do solo e os minerais presentes no solo, fatores estes que 

são de ação direta, pois, afetam os processos fisiológicos e conseqüentemente, o 

rendimento da cultura (RIBEIRO, 2011). Portando, a capacidade produtiva da cultura 

é o resultado da interação de muitos fatores com o genótipo (FLOSS; FLOSS, 2008). 

 

2.3. Melhoramento da Cultura do Milho 

 

Antes de se iniciar um programa de melhoramento, muitas decisões devem 

ser tomadas, dentre elas a de maior importância é a escolha da população base que 

dará origem, quando cruzadas, a novas variedades ou mesmo híbridos mais 

produtivos, com melhores características agronômicas (PATERNIANI, 1969). 

As pesquisas na área de melhoramento visando o desenvolvimento de 

híbridos no Brasil começaram em 1932. O primeiro híbrido duplo foi lançado 

somente em 1946 e o primeiro híbrido simples em 1952 (FANCELLI, 1994). 

Passível de ser produzido em quase todo o território brasileiro e nas mais 

diferentes regiões e sistemas de produção, muitos programas de pesquisa e 

melhoramento da cultura do milho no Brasil se concentram na região centro-sul. As 

unidades de produção de híbrido de milho também se instalaram nessas regiões, 

pois tais locais permitem a obtenção de duas safras por ano aumentando a 

capacidade de produção de sementes (MIRANDA FILHO; VIÉGAS, 1987). 

Os programas atuais de melhoramento de milho têm como objetivo o aumento 

da produtividade, o aumento da tolerância aos estresses bióticos, causado por 

pragas e doenças, maior número de plantas por área, maior resistência ao 

acamamento e uma melhor qualidade dos grãos. Alguns programas visam outras 
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características além destas, como a obtenção de tipos especiais de milho com alta 

qualidade nutricional, pipoca, verde, doce e com maior teor de óleo (SOUZA 

JÚNIOR, 2001). 

As populações de variedades sintéticas são amplamente utilizadas, sendo 

obtidas da qualquer população de polinização aberta passando por seleção artificial, 

segundo HAYES; GARBER, (1919). Para LONNQUIST (1967) o termo variedades 

sintéticas refere-se a uma população de polinização aberta, derivada do 

intercruzamento de linhas puras e que, após a obtenção das sementes do 

intercruzamento, são cultivadas pelo método de seleção massal a partir de plantios 

isolado. Essas variedades sintéticas possuem base genética ampla permitindo ao 

melhorista explorar a diversidade genética existente na população. 

 

 

2.4. Interação de Genótipos com o Ambiente (G x A)  

 

Shelbourne em 1972 descreveu a interação genótipo x ambiente (G x A) 

como sendo a alteração no desempenho dos genótipos em virtude da variação 

ambiental (BORÉM, 1998). 

Considerando um caráter, o fenótipo do individuo será formado pela 

constituição genética do genótipo (G) com o efeito do ambiente (A) e da interação 

dos efeitos dos genótipos com ambientes (G x A) (COIMBRA et al., 1999).  

 A interação ocorre porque os genótipos não apresentam desempenho 

consistente nos vários ambientes, como afirma Patiño-Valera (1986), assim, a 

melhor população ou indivíduos em um determinado ambiente não serão 

necessariamente os melhores em outros ambientes. Assim, a interação G x A é um 

fator altamente importante, pois está relacionado às grandes culturas como, por 

exemplo, o feijão, a soja, o milho, entre outras culturas de interesse econômico, que 

são cultivadas em diferentes ambientes (COIMBRA et al., 1999). 

O genótipo é representado pela constituição genética do indivíduo, em 

relação aos caracteres. Com o cruzamento, passam para seus descendentes suas 

características, através dos genes. O ambiente, por sua vez, constitui um conjunto 
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de fatores ou condições onde os organismos se desenvolvem (VENCOVSKY; 

BARRIGA, 1992). 

Allard; Bradshaw (1964) descrevem os fatores causadores da interação G x A 

e os classificam como previsíveis e não previsíveis.  

Os fatores previsíveis são aqueles que ocorrem de forma sistemática no 

ambiente os quais podem ser compreendidos como fatores permanentes do 

ambiente tal como o tipo de clima, o tipo de solo e outros aspectos influenciados 

pelas decisões dos agricultores, como época de semeadura, o espaçamento entre 

fileiras, a densidade de população de plantas, a taxa de aplicação de nutrientes 

entre outros. Esses fatores podem ser avaliados individual ou coletivamente por 

suas interações com genótipos. 

Os fatores imprevisíveis são aqueles que ocorrem aleatoriamente em uma 

mesma região tal como a distribuição das chuvas e as variações de temperatura 

(ALLARD; BRADSHAW, 1964).  

Estudos da interação de genótipo com o tipo de solo, de genótipo com 

espaçamento, de genótipo com a época de semeadura, têm sido realizados por 

diversos autores como Costa et al., (1999), CARVALHO et al. (2002), Pereira et al. 

(2010) entre outros. 

As causas das interações são atribuídas aos fatores fisiológicos e bioquímicos 

específicos de cada genótipo cultivado. Como os genótipos se desenvolvem em 

sistemas com constantes mudanças, desde a semeadura até a maturação, existe 

geralmente um comportamento diferenciado dos genótipos em termos de resposta 

às variações ambientais (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). 

Para detectar a interação, os diferentes genótipos devem ser avaliados em 

ambientes contrastantes, onde a situação mais confortável é aquela onde a 

interação é ausente. Isso ocorre quando os genótipos apresentam comportamentos 

concordantes em todos os ambientes (MONTALVÁN; MONTAÑO-VELASCO 1999). 

Vencovsky e Barriga (1992), analisando dados referentes à cultura do milho, feijão e 

mandioca, verificaram que apenas uma pequena parcela da interação é dessa 

natureza.  

As interações podem ainda ser classificadas de duas formas, sendo uma 

como de natureza simples e a outra de natureza complexa. 
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A de natureza simples ocorre quando não ocorre alteração das posições 

relativas dos genótipos avaliados dentro de um conjunto de ambientes tomados dois 

a dois. A complexa por sua vez, ocorre quando a correlação entre o desempenho 

dos genótipos nos ambientes em estudo é baixa, fazendo com que a posição relativa 

dos genótipos seja alterada em virtude das diferentes respostas às variações 

ambientais (ROBERTSON, 1959). 

Por esse motivo, Cruz (2005) ressalta que é de fundamental importância 

avaliar as magnitudes das interações, pois tal conhecimento irá direcionar o 

planejamento, permitindo delinear estratégias de melhoramento para a 

recomendação de cultivares quanto à questão de estabilidade fenotípica e fornecer 

subsídios que possibilitem adotar procedimentos para sua minimização e/ou o 

aproveitamento da interação.  

Para isso, Bondari (2003) coloca que os genótipos devem ser testados em 

uma ampla gama de ambientes de maneira a minimizar a variância ambiental pelo 

controle do ambiente e alocação aleatória dos genótipos nas diversas condições 

ambientais. Já para Cruz; Regazzi; Carneiro (2004) deve-se procurar particularizar 

as respostas de cada genótipo diante das variações ambientais, com a finalidade de 

identificar genótipos com adaptabilidade ampla ou específica.  

O conhecimento dos aspectos relacionados com a interação G x A permite a 

identificação de genótipos com adaptação ampla ou específica, a escolha de locais 

de seleção mais adequados e a determinação do número ideal de ambientes e de 

genótipos a serem avaliados nas fases de seleção de plantas (FOX et al., 1997). 

Ceccarelli (1989) diz que o comportamento de um genótipo exposto a uma 

gama de ambientes pode ser classificado em quatro grupos. O primeiro é composto 

por genótipos com elevada produtividade média e baixa interação G x A, 

considerados com ampla adaptação; o segundo é composto por genótipos com 

elevada produtividade média e alta interação, considerados responsivos; o terceiro é 

composto por genótipos com reduzida produtividade e baixa interação G x A; e por 

fim o quarto é composto por genótipos com reduzida produtividade e elevada taxa 

de interação G x A. 

A identificação de genótipos específicos para cada ambiente, o zoneamento 

ecológico e a identificação de genótipos com maior estabilidade fenotípica são 
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opções para se trabalhar com a interação G x A (RAMALHO; SANTOS; 

ZIMMERMANN, 1993).  

A presença de interação G x A obriga o melhorista a realizar estudo 

detalhados do comportamento dos genótipos em estudo e dos ambientes utilizados 

(MURAKAMI; CRUZ, 2000).   

Uma ampla variedade de métodos estatísticos foram propostos para analisar 

a interação G x A (BONDARI, 2003). Cruz (2006) infere que existem vários 

procedimentos estatísticos baseados em técnicas biométricas com as mais diversas 

finalidades dentro de um programa de melhoramento genético de plantas. De forma 

geral, esses procedimentos podem ser úteis na interpretação de fenômenos 

biológicos com ênfase na genética, na orientação de estratégias de melhoramento, 

na identificação de indivíduos a serem selecionados e nos estudos de otimização de 

características de interesse agronômico. 

Depois de mensurada a interação G x A, várias metodologias estão 

disponíveis para uma análise detalhada. Segundo Cruz; Regazzi (1997) a escolha 

de um método depende dos dados experimentais, relacionados com o número de 

ambientes disponíveis, da precisão requerida e do tipo de informação desejada.  

O processo tradicional de investigação da interação G x A é através da 

análise de variância conjunta entre grupos de experimentos. Dessa maneira, 

Vencovsky e Barriga (1992) citam que a ocorrência de interação G x A significativa 

tem sido atenuada por meio de algumas medidas como identificar genótipos 

específicos para cada ambiente, originar subdivisões de uma área heterogênea em 

sub-regiões mais uniformes de tal modo que os genótipos não interajam 

significativamente com os ambientes. 

Dentre essas medidas, a opção mais utilizada tem sido a de promover a 

subdivisão de áreas heterogêneas e então, selecionar genótipos específicos para 

essas sub-regiões (RAMALHO; SANTOS; ZIMMERMANN, 1993; CRUZ; 

REGAZZI,1994). 

O processo de estratificação ambiental consiste na subdivisão de regiões 

heterogêneas em sub-regiões mais uniformes, onde se elimina qualquer interação G 

x A significativa ou, em outras situações, uma interação significativa com 
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predominância de porção simples, que não comprometa a recomendação de 

cultivares (OLIVEIRA et al., 2005). 

A estratificação de uma região permite, além da identificação e recomendação 

de genótipos superiores em cada estrato, selecionar e eliminar locais redundantes 

na rede de experimentos, uma vez que a escolha da rede de ambientes para tais 

avaliações, em cada estado, é subjetiva ou, em muitas vezes, influenciada por 

fatores que não são relacionados com aspectos da cultura (VENCOVSKY; CRUZ; 

SILVA, 1990).  

Assim, o programa de melhoramento passa a ter uma melhor alocação de 

recursos genótipos e técnicos, além de uma maior possibilidade de sucesso na 

identificação dos genótipos, pela utilização de locais mais divergentes. Com a 

economia de pontos de teste, o programa pode investir no aumento do número de 

genótipos a serem avaliados ou na inclusão de novos locais de teste, que possam 

trazer mais informações à avaliação da interação G x A (FELIPE; DUARTE; 

CAMARANO, 2010). 

A metodologia mais utilizada e tradicional é proposta por Lin (1982), que 

estima a soma dos quadrados para a interação entre genótipos e pares de 

ambientes e, após, agrupar os ambientes cuja interação é não significativa, pelo 

teste F, que avalia a possibilidade de inclusão de um terceiro ambiente em um 

determinado grupo (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004).  

Segundo estes autores, a formação do grupo inicial ocorre entre os pares de 

ambientes com menor índice de dissimilaridade ou menor soma de quadrados da 

interação genótipos x pares de ambientes. O método realiza também a estimação da 

soma de quadrados entre genótipos e grupos de três ambientes e assim, 

sucessivamente, agrupando apenas os ambientes cujas interações sejam não 

significativas. 

O método de dissimilaridade ambiental leva em consideração a capacidade 

de representatividade dos ambientes. Segundo Griffing (1956), pode ainda ser 

obtida utilizando-se as medidas de dissimilaridade entre pares de ambientes. Cruz 

(2006) assegura que é possível discriminar genótipos através da avaliação do 

padrão de dissimilaridade de diferentes ambientes, permitindo, por exemplo, inferir 
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quais os ambientes mais adequados à seleção inicial (TERASAWA JUNIOR; 

VENCOVSKY; KOEHLER, 2008). 

As medidas de dissimilaridade ou similaridade entre os ambientes estudados 

são utilizadas para estabelecer o agrupamento dos ambientes (LIN; BINNS; 

LEFKOVITCH, 1986). Alguns exemplos dessas medidas são a correlação de 

Pearson e o quadrado médio da interação genótipo x pares de ambientes - QMGxAij’ 

(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). 

A metodologia proposta por Cruz e Castoldi (1991), visa à decomposição da 

interação em partes simples e complexa. Esta metodologia procura quantificar o 

percentual da parte simples atuante na interação G x A, onde a posição relativa dos 

genótipos nos ambiente não sofra alterações relevantes em outro, ou seja, consiste 

em separar a interação G x A entre pares de ambientes em duas partes. A primeira, 

denominada simples (PS%), é proporcionada pela diferença de variabilidade entre 

genótipos nos ambientes, e a segunda, denominada complexa (PC%), é proveniente 

da baixa correlação entre os locais em razão do desempenho irregular dos 

genótipos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). 

A ocorrência de maior parte da interação atribuída à parte simples indica que 

os ambientes são semelhantes, de modo a serem considerados similares os locais 

com percentagem simples acima de 50%.  Quanto maior for a percentagem, menos 

informativos serão os locais, contudo, na grande maioria dos trabalhos, ocorre a 

predominância de interação complexa (Mendonça et al,. 2007). 

Garbuglio et al. (2007) detectaram que em seus experimentos com milho, que 

87% dos pares de ambientes apresentaram predominância de interação complexa e 

destes, 56% apresentaram baixa correlações. Pacheco et al. (2008), também 

realizando pesquisa com a cultura do milho, encontraram 100% dos pares com 

predominância de interação complexa e 87% de correlações baixas. Pereira et al. 

(2010), trabalhando com feijoeiro comum, encontraram interação complexa em 79% 

e correlações com média de 17%, reforçando a existência de grandes diferenças 

entre os locais avaliados. 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

3.1. Material Genético 

 

Para as avaliações do desempenho dos genótipos e da interação G x A foram 

utilizados 17 genótipos de milho, dos quais 13 eram variedades sintéticas 

experimentais e quatro era cultivares comerciais. Os cultivares comerciais 

corresponderam às variedades BR-106, Ipanema e AL Bandeirante, e o híbrido 

simples AG7000. 

As 13 variedades sintéticas foram obtidas através do cruzamento de 158 

linhagens endogâmicas de híbridos comerciais e de populações do CIMMYT e 

EMBRAPA. Os genótipos, por sua vez, foram divididos em 13 grupos de acordo com 

a origem e tempo de maturação.  

Em síntese, as linhagens foram semeadas para realização de cruzamentos 

em esquema de “sib” (self in brothers) em cadeia. Os cruzamentos foram realizados 

entre as linhagens do mesmo grupo, em todas as combinações possíveis.  

Na colheita de cada progênie coletaram-se as sementes produzidas, as quais 

foram semeadas em 13 lotes isolados para recombinação. O isolamento foi 

realizado com uma distância mínima de 300 m de qualquer outro plantio de milho 

e/ou através de isolamento temporal de 30 dias, quando necessário. Na colheita, as 

espigas de todas as plantas foram coletadas e as sementes obtidas foram 

misturadas, obtendo-se assim as 13 variedades sintéticas experimentais. 

 

 

3.2. Ambientes 

 

Os experimentos foram instalados no município de Jaboticabal-SP e no 

município de Campo Alegre de Goiás, em Goiás, cujas respectivas coordenadas 

geográficas são : latitude -21º 15’ 17’’ S, longitude -48º 19’ 20’’ W e altitude de 605m; 

latitude -17º 37’ 59’’ S, longitude -47º 46’ 42’’ W, e altitude de 877m. 
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Os municípios de Jaboticabal e Campo Alegre de Goiás estão situados em 

uma região cujo clima, baseado no Sistema Internacional de Classificação de 

Koppen (2001), é do tipo Aw. As cidades estão situadas na zona tropical, onde a 

estação seca é pronunciada e o mês mais seco tem precipitações inferiores a 60 

mm e a temperatura média do mês mais frio do ano acima de 18° C.  

Nas estações chuvosas ocorre forte precipitação anual, com temperatura 

média de 29º C. O tipo de solo que ocorre nos dois locais são classificados como 

Latossolo Vermelho Eurófico e Latossolo Vermelho Distrófico, respectivamente.  

O delineamento experimental foi o de blocos casualizados com três 

repetições de cada material. As parcelas experimentais foram constituídas por 

quatro linhas de cinco metros de comprimento, espaçadas em 20 centímetros entre 

plantas e 90 centímetros entre linhas, resultando em uma população de 55.555 mil 

plantas por hectare. Para a finalidade de avaliações, foram consideradas como 

parcelas úteis as duas linhas centrais de cada parcela.  

Os experimentos foram instalados em quatro ambientes, correspondente à 

safra de verão em 2009/2010 e as safrinhas de 2009 e 2010 em Jaboticabal e 

safrinha de 2010 em Campo Alegre de Goiás. Assim, os ambientes considerados 

neste trabalho correspondem a: SfJ09 - Safrinha Jaboticabal 2009; SNJ09/10 - Safra 

de Verão Jaboticabal 2009/2010; SfJ10 - Safrinha Jaboticabal 2010; SfGO10 - 

Safrinha Goiás 2010. 

 

 

3.3. Características Agronômicas Avaliadas 

 

Altura de planta (cm) – obtida pela mensuração da distância entre o solo e a 

inserção da folha bandeira, com o auxilio de uma régua graduada de cinco 

centímetros. Foram avaliadas oito plantas de cada parcela útil, sendo quatro plantas 

de cada linha. 

 

Acamamento (em %) – obtido pela contagem, dentro da parcela útil, o 

número de plantas inclinadas abaixo de 45º em relação ao solo ou mesmo 

tombadas. Após foi feita a conversão dos valores em porcentagem. 
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Quebramento (em %) - obtido pela contagem, dentro da parcela útil, do 

número de plantas quebradas abaixo da espiga principal. Após foi feita a conversão 

dos valores para porcentagem. 

 

Produtividade de grãos (kg/ha) – obtido pelo peso médio dos grãos das 

duas linhas úteis da parcela. Após, os dados de produção por parcela foram 

extrapolados para quilogramas por hectare (kg.ha-1), e a produtividade corrigida para 

13% de umidade. 

 

 

3.4. Análise Estatística 

 

As análises estatísticas foram realizadas empregando-se o software Genes 

(CRUZ, 2009), realizando inicialmente uma análise de variância individual por 

ambiente. O modelo matemático adotado foi o de delineamento em blocos 

casualizados: 

 

 

𝑌𝑖𝑗 =  𝜇 +  gi + bj + εij  

 

 

Onde: 

Yij - o valor observado na parcela do genótipo i no bloco j; 

μ - a média geral do experimento; 

gi - efeito do i-ésimo genótipo; 

bj - efeito do j-ésimo bloco; 

ᵋij - efeito do erro aleatório associado à observação de ordem ij. 

Posteriormente, verificou-se a razão entre o maior e menor quadrado médio 

do resíduo, com a finalidade de avaliar a homogeneidade das variâncias residuais 
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dos experimentos. Como o valor obtido foi inferior a sete, pode-se afirmar que há 

homogeneidade da variância residual (PIMENTEL-GOMES, 1990; CRUZ, 2005). 

 Procedeu-se uma análise de variância conjunta geral com a finalidade de 

detectar a interação genótipo x ambiente, sendo considerados de efeito fixo os 

genótipos e de efeito aleatório os ambientes. Para essa analise foi adotado o 

seguinte modelo matemático: 

 

𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐺𝑖 + 𝐵
𝐴𝑗𝑘

 + 𝐴𝑗 + 𝐺𝐴𝑖𝑗 + 𝐸𝑖𝑗𝑘  

 

Onde: 

Yijk é o valor observado na parcela do genótipo i, no bloco k, no ambiente j; 

m é a média geral do experimento; 

Gi é o efeito do i-ésimo genótipo (i = 1, 2,...g); 

B/Ajk é o efeito do k-ésimo bloco dentro do j-ésimo ambiente (k = 1, 2,...,r); 

Aj é o efeito do j-ésimo ambiente (j = 1, 2,...a); 

GAij é efeito da interação do i-ésimo genótipo com o j-ésimo ambiente; 

Eijk é o efeito dos fatores não controlados ou acaso, ou seja, o erro aleatório. 

Após a verificação da significância pelo teste F para a fonte de variação G x 

A, realizou-se novas análises conjuntas, entre todos os pares de ambientes, em 

todas as combinações possíveis, com a finalidade de estudar a interação em cada 

caso.  

Em seguida, foram realizados os agrupamentos dos ambientes através da 

estratificação ambiental segundo a metodologia proposta por Lin (1982), que 

consiste em estimar a soma de quadrado para a interação entre genótipos e pares 

de ambientes e, posteriormente, agrupar os ambientes cuja interação não foi 

significativa. A estratificação ambiental foi calculada seguindo o modelo: 

𝑆𝑄𝐺 𝑋 𝐴𝐽𝐽 ′ =  𝜃𝐽𝐽 ′ =  
1

2
[ 𝑑

𝐽𝐽 ′
2 − 

1

𝑔
 (𝑌𝑗 − 𝑌𝑗 ′)2 ] 

 

Em que: 

 

𝑑𝑗𝑗 ′
2 =  Ʃ (𝑌𝑖𝑗 − 𝑌𝑖𝑗 ′)

2 
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A soma de quadrados entre genótipos e quatro ambientes foi obtida pela 

expressão: 

𝜃𝑗𝑗 ′𝑘𝑙 =
2

𝜂
 (𝑆𝑗𝑗 ′𝑘 + 𝜃𝑗𝑙 + 𝜃𝑗 ′𝑙 + 𝜃𝑘𝑙 ) 

 

em que: 

η = 4 (número de ambientes considerados na interação); 

S jj 'k = somatório das somas de quadrados da interação entre genótipos e 

combinações, dois a dois, dos ambientes j, j’ e k. 

A dissimilaridade ambiental foi realizada segundo a metodologia proposta por 

Cruz e Castoldi (1991), a qual visa decompor a interação em parte simples e 

complexa através das expressões %𝑆 =
100𝑆

𝑄𝑀𝐺𝑥 𝐴𝑗𝑗 ′
 e %𝐶 =

100𝐶

𝑄𝑀𝐺𝑥 𝐴𝑗𝑗 ′
, sendo 𝑆 =

1

2
( 𝑄𝑗 −

 𝑄𝑗 ′)² e 𝐶 =    1 − 𝑟 3𝑄𝑗𝑥𝑄𝑗 ′, em que 𝑄𝑗  e 𝑄𝑗 ′ são os quadrados médios de 

genótipos nos ambientes j e j’, respectivamente; r é a correlação entre as médias 

dos genótipos nos dois ambientes; 𝑄𝑀𝐺𝑥𝐴𝑗𝑗 ′ é o quadrado médio da interação 

genótipos x pares de ambientes; %S e %C representam a porcentagem da parte 

simples e complexa da interação G x A, respectivamente. Para testar a significância 

das correlações entre os ambientes foi utilizado o teste t. 

Com as médias obtidas das análises de variância conjunta foi aplicado o teste 

de médias de Scott Knott a 5% de probabilidade, com a finalidade de avaliar o 

desempenho dos genótipos. 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

A Tabela 1 apresenta o resumo da análise de variância conjunta realizada 

para os caracteres produtividade de grãos (PRO), altura de plantas (AP), 

acamamento (AC) e quebramento (QB), bem como as interações entre genótipos e 

ambientes, dois a dois.  

Tabela 1. Resumo da análise de variância conjunta geral entre pares de ambientes, 
para os caracteres agronômicos produtividade de grãos (PRO, kg.ha-1), 
altura de plantas (AP, cm), acamamento (AC, %) e quebramento (QB, 
%) em genótipos de milho. 

  

--------------------- QM --------------------- 

FV1 GL PRO AP 

GENOTIPOS (G) 16 6937902 ** 1820** 

AMBIENTES (A) 3 47008421** 18394** 

G x A 48 1037147** 350** 

RESÍDUO 128 287641 125 

CV(%) 
 

10,90 5,21 

MÉDIA 
 

4921 214 

SfJ09 x SfGO10 16 1549702** 669* 

SfJ09 x SfJ10 16 1234446** 144* 

SfJ09 x SfNJ09/10 16 1973128** 353** 

SfGO10 x SfJ10 16 495627** 384* 

SfGO10 x SfNJ09/10 16 564786ns 345* 

SfJ10 x SfNJ09/10 16 405190* 203* 

    

  
--------------------- QM --------------------- 

FV1 GL AC QB 

GENOTIPOS (G) 16 1,73** 2,45** 

AMBIENTES (A) 3 2,39** 71,13** 

G x A 48 0,47ns 0,95** 

RESÍDUO 128 0,39 0,48 

CV(%) 
 

46,87 29,93 

MÉDIA 
 

1,34 2,32 

SfJ09 x SfGO10 16 0,54ns 0,83* 

SfJ09 x SfJ10 16 0,58* 0,64ns 

SfJ09 x SfNJ09/10 16 0,49ns 1,37* 

SfGO10 x SfJ10 16 0,45ns 0,64** 

SfGO10 x SfNJ09/10 16 0,47** 1,30* 

SfGO10 x SfNJ09/10 16 0,30ns 0,91ns 
ns

, ** e * - não significativo, significativo a 1% e 5% pelo teste F, respectivamente. 
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1
SfJ09 - safrinha em Jaboticabal-SP 2009; SfNJ09/10 - safra em Jaboticabal-SP 2009/10; SfJ10 - 

safrinha em Jaboticabal-SP 2010 e SfGO10 - safrinha Campo Alegre do Goiás-Go 2010. 

Os coeficientes de variação experimental (CV%) foram de 10,90%, 5,21%, 

46,87% e 29,93%, respectivamente para os caracteres PRO, AP, AC e QB, estando 

dentro da faixa adequada para estas características segundo Hallauer e Miranda 

Filho et al. (1988) e Scapim et al. (1995). 

Através da análise de variância conjunta geral, observou-se que a fonte de 

variação genótipos foi significativa para todos os caracteres em estudo. O mesmo 

ocorreu quanto aos efeitos de ambientes. Isto indica que os genótipos diferem entre 

si, assim como os ambientes onde os experimentos foram realizados.  

Para o efeito da interação G x A, verificou-se significância a 1% de 

probabilidade para os caracteres PRO, AP e QB, demonstrando que ocorreu 

comportamento diferencial dos genótipos em função das variações ambientais. Para 

o caráter AC não foi observada significância, indicando que essa característica não 

foi influenciada pelas variações ambientais. 

Como a interação G x A foi significativa para a maioria dos caracteres de 

interesse, realizou-se uma nova análise conjunta entre os pares de ambientes para 

analisar a significância da interação. 

Analisando locais e anos diferentes na mesma época de semeadura (SfJ09 x 

SfGO10) observou-se interação foi significativa a 1% de probabilidade para o caráter 

PRO, a 5% de probabilidade para AP e QB. Para o caráter AC não foi observado 

significância.  

No mesmo local em anos diferentes na mesma época de semeadura (SfJ09 x 

SfJ10), observou-se interação significativa a 1% de probabilidade para o caráter 

PRO, a 5% de probabilidade para os caracteres AP e AC, e interação não 

significativa para o caráter QB. 

Já no mesmo local, em anos e época de semeadura diferentes (SfJ09 x 

SNJ09/10), observou-se que a interação foi significativa a 1% de probabilidade para 

os caracteres PRO e AP, enquanto que para o caráter QB a significância da 

interação foi de 5% de probabilidade. Para o caráter AC não foi observada 

significância de interação. 

Em locais diferentes no mesmo ano e época de semeadura (SfGO10 x 

SfJ10), a interação foi significativa a 1% de probabilidade para os caracteres PRO e 
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QB, enquanto para AP foi de 5% de probabilidade e, para o caráter AC não foi 

observado interação significativa. 

No mesmo local e anos em épocas de semeadura diferentes (SfJ10 x 

SNJ09/10), observou-se que os caracteres PRO e AP  apresentaram interação 

significativa a 5% de probabilidade, enquanto que para os caracteres AC e QB não 

apresentaram interação significativa. 

Por fim, entre locais diferentes, com mesmo ano em épocas de semeadura 

diferentes (SfGO10 x SNJ09/10), a interação foi significativa a 1% de probabilidade 

para o caráter AC, enquanto que para os caracteres AP e QB a significância foi de 

5% de probabilidade e, para o caráter PRO não foi observado significância nas 

interações. 

Assim, para os efeitos de interação genótipo x ambiente, onde a interação foi 

significativa pode-se inferir que ocorreu resposta diferencial dos genótipos em 

função do ambiente para as características estudadas. Para os demais caracteres 

que não apresentaram diferenças significativas, sugere-se que para estes não houve 

resposta diferenciada dos genótipos em função das variações ambientais. A cargo 

disso, para os caracteres que não apresentaram interação G x A, não é necessário 

repetir a avaliação dos mesmos nos dois ambientes considerados, pois os genótipos 

responderão da mesma forma em função das alterações do ambiente. O contrário se 

faz verdadeiro para os caracteres que apresentaram interação G x A significativa, ou 

seja, se faz necessária a avaliação dos genótipos, para tais caracteres, em ambos 

os ambientes, a fim de promover a identificação e seleção de genótipos superiores. 

Melo et al. (2007), estudando as interações G x A com a cultura do feijoeiro, 

encontraram resultados onde o efeito de genótipos indica a presença de 

variabilidade para a seleção e o efeito de ambientes indica a variabilidade entre 

ambientes, fator importante para tornar o processo de indicação de cultivares mais 

eficiente e, a ocorrência de interação indica resposta diferencial dos genótipos às 

mudanças de ambiente, corroborando com resultados encontrados neste trabalho. 

Segundo Falconer e Mackay (1996), os caracteres quantitativos são 

altamente influenciados pelo ambiente, pois são governados por vários genes de 

pequeno efeito sobre o fenótipo. Para Cruz e Regazzi (1997) a natureza quantitativa 
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dos caracteres dificulta a seleção ou a recomendação dos genótipos para o cultivo 

em diferentes ambientes e épocas de semeadura.  

A estratificação ambiental é uma das maneiras de contornar a interação 

genótipos x ambientes. Na Tabela 2 estão apresentados os agrupamentos de 

ambientes conforme a metodologia fundamentada no algoritmo de Lin (1982), que 

consiste em estimar a soma de quadrados da interação entre genótipos e pares de 

ambientes e, posteriormente, agrupar aqueles ambientes cuja interação não é 

significativa. 

Tabela 2. Agrupamento dos ambientes, determinado pela estratificação ambiental, 

conforme metodologia proposta por Lin (1982), baseada na produtividade 
de grãos (PRO, kg.ha-1), altura de plantas (AP, cm), acamamento (AC, %) 
e quebramento (QB, %) de genótipos de milho, nos quatro ambientes 
experimentais. 

Grupo Estratificação Ambiental – PRO Fc Ft 

I 
SfJ10      

1,41 1,72 
SNJ09/10     

Grupo Estratificação Ambiental – AP Fc Ft 

I 
SfJ09     

1,16 1,72 
SfJ10     

II 
SfJ10   

 
1,61 1,72 

SNJ09/10     

Grupo Estratificação Ambiental – AC Fc Ft 

I 

SfJ09     

1,19 1,45 
SfGO10 

  SfJ10 
  SNJ09/10     

Grupo Estratificação Ambiental – QB Fc Ft 

I 
SfJ09 

SfGO10 
SfJ10   

 

1,46 1,53 

Fcal, valor de F calculado, e Ftab, valor de F tabelado, a 5% de probabilidade. 

 

Apesar da interação G x A ter sido significativa na análise de variância 

conjunta geral (Tabela 1), foi possível agrupar ambientes nos quais os genótipos não 

apresentaram comportamento diferenciados. 

Analisando a Tabela 2, observa-se que para o caráter AP houve a formação 

de dois grupos, tendo eles em comum o ambiente SfJ10. Para os caracteres PRO, 

AC e QB houve a formação de apenas um grupo, para cada característica, 

composto por ambientes similares, segundo a metodologia. Tal resultado vai contra 
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os resultados encontrados pela análise de variância que indica interação G x A 

significativa entre esses pares de ambiente, provavelmente por que o tipo de 

interação predominante é do tipo simples. 

Deve-se ressaltar que o ambiente SfJ10 está presente em todos os grupos 

formados, sendo este o ambiente onde as variedades experimentais sofreram 

menores influências do ambiente, seguido pelos ambientes SNJ09/10, SfJ09 e 

SfGO10. 

Levando isso em consideração concluí-se que nos períodos iniciais de 

programas de melhoramento, quando o número de genótipos avaliados é maior, é 

melhor avaliar os genótipos em anos e locais diferentes, independentemente da 

época de semeadura, obtendo melhores resultados devido à menor porcentagem de 

interação simples, permitindo fazer a seleção de genótipos com adaptabilidade 

ampla. Ramalho et al. (1998), em seus trabalhos com feijão no estado de Minas 

Gerais, evidenciam que a interação entre genótipo x ano e genótipo x local é mais 

intensa que a interação genótipo x época de semeadura, concluindo que as 

avaliações de genótipos em alguns anos e locais é mais importante do que a 

avaliação em várias épocas de semeadura. 

Segundo Peluzio et al. (2012), ambientes classificados em um único grupo, a 

resposta dos genótipos será similar, podendo-se reduzir o número de ambientes em 

apenas um, escolhendo o mais vantajoso a cada situação.  

Cabe ao melhorista escolher o ambiente que mais se encaixe nas 

necessidades de seu programa de melhoramento. Critérios como proximidade dos 

centros de pesquisa, facilidade de acesso e diminuição nos custos podem ser 

adotados em futuros programas de melhoramento (VENCOVSKI et al., 1990; CRUZ; 

REGAZZI, 2007; OLIVEIRA et al., 2004). 

Segundo Cruz et al. (2004), a interação entre genótipos e ambientes está 

associada a dois fatores denominado simples e complexo. Com intuito de analisar 

melhor os resultados, realizou-se a decomposição da interação entre esses dois 

fatores. 

O fator simples é proporcionado pela diferença entre genótipos e a alta 

correlação entre os genótipos, indicando que o comportamento deles será similar 

independentemente do local, ano ou época de plantio.  
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O fator complexo é proporcionado pela ausência de correlação entre os 

genótipos. A interação G x A reduz a correlação entre o fenótipo e o genótipo e a 

baixa correlação indica que o comportamento de um genótipo em um ambiente, para 

uma determinada característica, normalmente não será o mesmo comportamento 

em outro ambiente.  

Neste trabalho considerou-se que a interação foi de natureza complexa 

quando a decomposição da interação G x A foi superior a 50%. 

Na Tabela 3, estão apresentadas as estimativas da porcentagem da parte 

complexa da interação para os caracteres PRO, AP, AC  e QB, bem como a 

correlação de Pearson. 

Tabela 3. Estimativas da fração complexa em %, pelo método de dissimilaridade 
ambiental, resultante da decomposição da interação entre genótipos e 
pares de ambientes e correlações (r) entre ambientes, baseado na 
produtividade, altura de plantas, altura de espiga, posição relativa da 
espiga, acamamento e quebramento de genótipos de milho nos quatro 
ambientes experimentais. 

AMBIENTES 
PRO AP 

% C r % C r 

SfJ09 X SfGO10 84 0,28ns 40  0,37ns 

SfJ09 X SfJ10 79 0,37ns 76 0,38ns 

SfJ09 X SNJ09/10 77 0,30ns 51 0,41ns 

SfGO10 X SfJ10  46  0,78** 14 0,81** 

SfGO10 X SNJ09/10 36 0,83** 42 0,74** 

SfJ10 X SNJ09/10 24 0,89** 31 0,74** 

     
AMBIENTES 

AC QB 

% C r % C r 

SfJ09 X SfGO10 21 0,34ns 43 0,15ns 

SfJ09 X SfJ10 26 0,38ns 64 0,57* 

SfJ09 X SNJ09/10 7 0,04ns 81 0,31ns 

SfGO10 X SfJ10  36 0,58* 53 0,09ns 

SfGO10 X SNJ09/10 31 0,32ns 52 -0,18ns 

SfJ10 X SNJ09/10 48 0,72** 64 0,50* 
ns

, ** e * - não significativo, significativo a 1% e 5% pelo teste t, respectivamente 

 

Para os caracteres PRO e AP, notou-se baixa porcentagem atribuída à fração 

complexa e correlações significativas a 1% de probabilidade para os ambientes  

SfGO10 x SfJ10; SfGO10 x SNJ09/10; SfJ10 x SNJ09/10, indicando que a interação 

G x A predominante entre esses ambientes é do tipo simples e que grande parte dos 
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melhores genótipos em um ambiente também serão no outro. Isso justifica a elevada 

semelhança ambiental observada entre os ambientes SfJ10 x SNJ09/10, onde a 

interação não foi significativa pela estratificação ambiental. O mesmo não foi 

observado com SfGO10 x SfJ10 e SfGO10 e SNJ09/10. 

Os demais pares de ambientes apresentaram interação G x A complexa com 

baixa correlação entre os genótipos e não significativas, demonstrando que a 

interação entre esses ambientes é do tipo complexa. Este fato justifica a alteração 

no ranqueamento dos genótipos, interferindo diretamente nas características altura 

da planta e na produtividade. 

Reagrupando os ambientes dentro de grupos, ter-se-ia: o grupo A (ambientes 

SfJ09 x SfGO10; SfJ09 x SfJ10; e SfJ09 x SNJ09/10), com predomínio de interações 

complexas; grupo B (ambientes SfJ10 x SNJ09/10), com interação simples; grupo C 

(ambientes SfGO10 x SfJ10) que apresentaram porcentagens intermediarias de 

interação simples e complexa com predomínio de simples; e grupo D (ambientes 

SfGO10 x SNJ09/10) que não apresentou interação.  

Espindola (2013), avaliando genótipos de sojas em Jaboticabal/SP e 

Uberaba/MG, concluiu que a maior fração de interações G x A de natureza simples 

ocorreu quando os genótipos foram avaliados no mesmo ano, em locais iguais ou 

diferentes e, quando avaliados em anos distintos o tipo de interação predominante 

foi complexa.  

Comparando os resultados dos grupos de ambientes resultante da interação 

G x A não significativas considerando o caráter PRO, os ambientes similares foram 

SfJ10 x SNJ09/10, pelo método de estratificação ambiental, com os grupos oriundos 

da interação G x A significativa de natureza simples (SfGO10 x SfJ10, SfGO10 x 

SNJ09/10 e SfJ10 x SNJ09/10) pelo método de dissimilaridade ambiental, verifica-se 

uma discordância entre os métodos quanto à composição dos grupos. 

 Considerando o caráter AP os ambientes similares foram SfJ09 x SfJ10 e 

SfJ10 x SNJ09/10, pelo método de estratificação ambiental, com os grupos oriundos 

da interação G x A significativa de natureza simples (SfGO10 x SfJ10, SfGO10 x 

SNJ09/10 e SfJ10 x SNJ09/10) pelo método de dissimilaridade ambiental, também 

verifica-se uma discordância entre os métodos quanto à composição dos grupos.  
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Garbuglio et al. (2007) em seus experimentos com milho no Paraná, ao 

contrário deste trabalho, encontraram similaridade entre os métodos de 

agrupamento. Provavelmente essa discordância entre os métodos ocorreu em 

função de serem passíveis de agrupamento todas as combinações entre os pares de 

ambientes com interação G x A não significativa pelo método de estratificação 

ambiental, enquanto que pelo método de agrupamento por dissimilaridade 

ambiental, os ambientes são agrupados de acordo com o tipo de interação. 

Em relação ao carater AC, observou-se baixa porcentagem da interação 

atribuída à fração complexa entre os ambientes SfGO10 x SfJ10 e SfJ10 x 

SNJ09/10, com correlações significativas a 5% e 1% de probabilidade, 

respectivamente,  indicando que a interação G x A predominante entre esses 

ambientes é do tipo simples, ou seja, os mesmos genótipos que não acamam em 

um ambiente também não acamarão no outro, não se fazendo necessária a 

avaliação de tal característica nos vários ambientes. Isso nos permite inferir que o 

acamamento é mais influenciado pelo genótipo da planta do que pela variação 

ambiental.  

Esses resultados confirmam a semelhança ambiental observada pela 

estratificação ambiental e pelas análises de variância entre os ambientes, onde a 

interação não foi significativa. 

 Considerando o caráter QB, observou-se alta porcentagem da interação G x 

A atribuída à fração complexa para a maioria dos pares de ambientes, 

principalmente entre os ambientes SfJ09 x SfJ10 e SfJ10 x SNJ09/10 que 

apresentaram correlações significativas a 5% de probabilidade,  indicando que a 

interação G x A predominante entre esses ambientes é complexa, sugerindo que os 

genótipos que sofrem com quebramento em um ambiente podem não sofrer com o 

quebramento no outro. Estes resultados vão contra aos resultados observados pela 

estratificação ambiental, em que a interação G x A para esses ambientes não foi 

significativa.  

Tais resultados nos permitem acreditar que a característica quebramento é 

mais influenciada pelas variações ambientais em detrimento das variações 

genotípicas.  
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Analisando as médias de produção de grãos dos genótipos entre e dentro de 

cada ambiente, nota-se que houve diferenças entre suas médias. (Tabela 4)  

Comparando os genótipos dentro de cada ambiente, observamos que no 

ambiente SfJ09, as médias variaram entre 3558 e 6774 kg.ha-1, sendo as variedades 

classificados em três grupos.  

As variedades que se destacaram neste ambiente foram às variedades V2, 

V4, V13 e o AG7000 no primeiro grupo (a), seguindo pelas variedades V8, V10, V11, 

V12 e Ipanema do segundo grupo (b). 

No ambiente SfGO10, as médias variaram entre 4487 e 7921 kg.ha-1, 

classificando as variedades em quatro grupos. Os genótipos que apresentaram 

destaque foi o hibrido AG7000, seguido pelas variedades AL Bandeirante, V1, V2, 

V3, V4, Ipanema e BR106.   

O ambiente SfJ10, foi o que apresentou os menores valores de produtividade 

em relação aos demais. Suas médias variaram entre 2366 e 5592 kg.ha-1, 

classificando as variedades em três grupos. As variedades que se destacaram foi o 

AG7000, seguido pelas variedades V1, V2, V3, V4, AL Bandeirante e o BR106. 

No ambiente SNJ09/10, as médias variaram entre 3653 e 7965 kg.ha-1, 

classificando as variedades em quatro grupos. As variedades que se destacaram foi 

o AG7000, seguido pelas variedades V1, V2, V3, V4, V6, AL Bandeirante e BR106. 

Realizando uma comparação entre os pares de ambientes, a fim de observar 

quais genótipos apresentavam desempenho superior em todos os ambientes, 

observamos que entre os ambientes SfGO10 e SNJ09/10 não houve variação 

ambiental e os valores de produtividade foram similares. Assim, a avaliação e 

identificação das melhores variedades podem ser realizadas em apenas um dos 

ambientes, pois o desempenho das variedades será semelhante nos dois 

ambientes. 

Comparando o ambiente SfJ09 com os ambientes SfGO10 e SNJ09/10, 

observa-se que em ambos os casos, a produtividade do ambiente SfJ09 foi inferior à 

dos ambientes SfGO10 e SNJ09/10. A variação ambiental também foi desfavorável 

ao ambiente SfJ09, demonstrando que neste ambiente ocorreram fatores bióticos e 

abióticos que desfavoreceram a produtividade, propiciando um maior efeito 

complexo na interação G x A. Assim, os genótipos que apresentaram melhor 
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desempenho entre os ambientes SfJ09 e SfGO10, de acordo com suas medias 

dentro do ambiente foram as variedades V2, V3, V4, V10, V13, BR106 e AG7000. 

Entre os ambientes SfJ09 e SNJ09/10, os melhores foram as variedades V2, V4, V8, 

V10, V13, Ipanema e o AG7000.  

Entre os ambientes SfJ10 e SNJ09/10 a produtividade foi superior no 

ambiente SNJ09/10 e houve diferenciação ambiental, sendo o ambiente SNJ09/10 

mais favorável ao caráter estudado. Entre estes ambientes, os genótipos que se 

destacaram foram às variedades V1, V2, V3, V4, V10, AL Bandeirante, BR106 e o 

AG7000, sendo estes os mais adaptados às adversidades ambientais entre dois 

ambientes experimentais. 

Entre os ambientes SfJ09 e SfJ10, observa-se que as variações ambientais e 

produtividades foram próximas, sendo o ambiente SfJ09 o que exerceu menor efeito 

ambiental sobre os genótipos. As variedades que apresentaram maior produtividade 

e maior adaptabilidade foram V2, V4, V8, V10, V13, e o AG7000.  

Por fim, observando o ambiente SfGO10 e o ambiente SfJ10, há 

diferenciação ambiental e as produtividades no ambiente SfGO10 foram superiores. 

As variedades que apresentaram melhor adaptação entre os ambientes foram V1, 

V2, V3, V4, V5, V13, AL Bandeirante, BR106 e AG7000. 

Considerando apenas os genótipos citados, em relação à comparação entre 

os pares de ambientes, concluímos que de forma geral, os melhores genótipos nos 

ambientes, com maior produtividade foram os genótipos V2, V3, V4, V10, V13 e 

AG7000. 
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Tabela 4. Médias de produtividade (kg.ha-1) de genótipos de milho nos quatro 

ambientes em estudo. 

 

AMBIENTES 

GENÓTIPOS SfJ09 SfGO10 SfJ10 SNJ09/10 

V1 4653 B c  6045 A c  4389 B b  6231 A b 

V2 5996 A a  5808 A c  4419 B b  5877 A b 

V3 4658 B c  5860 A c  4332 B b  5982 A b 

V4 5745 A a  6325 A c  3789 B b  6394 A b 

V5 4481 A c  5612 A d  3410 B c  5020 A c 

V6 4207 C c  4807 B d  3220 D c  5876 A b 

V7 4507 A c  4991 A d  2594 B c  4082 A d 

V8 5058 A b  5562 A d  3006 B c  4999 A c 

V9 4499 A c  4679 A d  2366 B c  4073 A d 

V10 5242 A b  4997 A d  3482 B c  5079 A c 

V11 5193 A b  4783 A d  2769 B c  4126 A d 

V12 5163 A b  4487 A d  2844 B c  3653 B d 

V13 5987 A a  5188 A d  3164 B c  5308 A c 

AL Bandeirante 3558 B c  6967 A b  4159 B b  6273 A b 

Ipanema 5119 B b  6476 A c  2843 C c  5064 B c 

BR106 4733 B c  5956 A c  3750 C b  6476 A b 

AG7000 6774 B a  7921 A a  5592 C a  7965 A a 

Média 5034   5674   3537   5440    
Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na linha e minusculas na coluna não diferem 
estatisticamente entre si; SfJ09 - safrinha em Jaboticabal-SP 2009; SfGO10 - safrinha Campo Alegre 
do Alto-Go 2010; SfJ10 - safrinha em Jaboticabal-SP 2010; SNJ09/10 - safra de verão em 
Jaboticabal-SP 2009/10.  
 

Na tabela 5 encontram-se as médias referentes à característica altura de 

planta. Analisando dentro dos ambientes, observa-se que o ambiente SfJ09 não 

apresentou diferenciação entre as médias de altura plantas, demonstrando que 

houve pouca influência ambiental para esta característica neste ambiente. Para os 

demais ambientes, observam-se diferenças significativas entre genótipos e entre os 

ambientes. O ambiente SfJ10 proporcionou os menores valores de altura de planta, 

variando de 164 a 193 centímetro. Plantas com característica de porte baixo, pouco 

acamada e produtiva são de interesse do melhoramento, portanto, para seleção 

desta característica é mais interessante se realizar avaliações em anos diferentes e 

em diferentes épocas de semeadura, a fim de encontrar interações do tipo 

complexas (Tabela 2). 
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Tabela 5. Médias de altura de plantas (AP) de genótipos de milho nos quatro 

ambientes em estudo. 

 

AMBIENTES 

GENÓTIPOS SfJ09 SfGO10 SfJ10 SNJ09/10 

V1 217 A a  209 A c  179 B b  207 A b 

V2 233 A a  208 B c  185 B b  197 B b 

V3 229 A a  211 A c  177 B b  211 A b 

V4 222 A a  218 A c  180 B b  214 A b 

V5 213 A a  223 A b  178 B b  206 A b 

V6 234 A a  225 A b  184 B b  234 A a 

V7 222 A a  215 A c  193 B a  220 A b 

V8 234 A a  223 A b  193 B a  228 A a 

V9 228 A a  230 A b  189 B a  235 A a 

V10 236 A a  230 A b  192 B a  225 A b 

V11 216 A a  153 B d  164 B b  206 Ab 

V12 224 A a  207 B c  190 B a  219 A b 

V13 239 A a  227 A b  195 B a  243 A a 

AL Bandeirante 223 B a  251 A a  205 B a  245 A a 

Ipanema 233 A a  252 A a  194 B a  246 A a 

BR106 229 B a  250 A a  194 C a  255 A a 

AG7000 239 A a  214 B c  179 C b  216 B b 

Média 228   220   186   224    
Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na linha e minusculas na coluna não diferem 
estatisticamente entre si; SfJ09 - safrinha em Jaboticabal-SP 2009; SfGO10 - safrinha Campo Alegre 
do Alto-Go 2010; SfJ10 - safrinha em Jaboticabal-SP 2010; SNJ09/10 - safra de verão em 
Jaboticabal-SP 2009/10.  

 

Analisando a Tabela 6, referente ao caráter acamamento de plantas, observa-

se que somente no ambiente SNJ09/10 não houve diferença estatística entre os 

genótipos. Este ambiente também apresentou a maior porcentagem média de 

plantas quebradas. Nos demais ambientes houve a formação de grupos 

diferenciando os genótipos. As porcentagens médias de quebramento destes grupos 

foram similares.  

A pouca ou nenhuma interação G x A e diferenciação ambiental para a 

característica acamamento é comprovado pela análise de dissimilaridade e 

estratificação ambiental, que demonstrou o predomínio de interação do tipo simples 

ou ausência de interação, indicando que a característica acamamento de plantas 

sofre pouca influência ambiental, podendo ser avaliada em qualquer ano, local ou 

época de semeadura e em qualquer ambiente que seus resultados serão similares.  
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Tabela 6. Médias de acamamento (AC) em genótipos de milho nos quatro 

ambientes em estudo. 

 

AMBIENTES 

GENÓTIPOS SfJ09 SfGO10 SfJ10 SNJ09/10 

V1 0,71 A b  0,88 A b  0,88 A b  1,56 A a 

V2 1,47 A a  1,05 A b  0,71 A b  1,17 A a 

V3 0,98 A b  1,05 A b  0,88 A b  1,57 A a 

V4 0,71 A b  0,71 A b  0,71 A b  1,18 A a 

V5 0,71 A b  1,00 A b  0,71 A b  0,88 A a 

V6 1,40 A a  1,77 A a  1,68 A a  1,46 A a 

V7 0,71 A b  0,71 A b  1,29 A b  1,94 A a 

V8 0,98 A b  1,32 A b  1,56 A a  1,78 A a 

V9 0,71 B b  2,18 A a  2,16 A a  1,76 A a 

V10 0,71 A b  1,18 A b  1,27 A b  1,93 A a 

V11 0,71 B b  0,88 B b  2,02 A a  1,74 A a 

V12 1,81 A a  2,37 A a  2,84 A a  2,04 A a 

V13 1,17 A b  2,27 A a  1,43 A b  1,76 A a 

AL Bandeirante 1,92 A a  1,61 A a  1,17 A b  1,29 A a 

Ipanema 2,03 A a  0,71 B b  1,99 A a  1,72 A a 

BR106 0,98 A b  1,27 A b  1,85 A a  2,08 A a 

AG7000 0,71 A b  0,71 A b  0,71 A b  1,29 A a 

Média 1,08   1,27   1,40   1,60   
Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na linha e minusculas na coluna não diferem 
estatisticamente entre si; SfJ09 - safrinha em Jaboticabal-SP 2009; SfGO10 - safrinha Campo Alegre 
do Alto-Go 2010; SfJ10 - safrinha em Jaboticabal-SP 2010; SNJ09/10 - safra de verão em 
Jaboticabal-SP 2009/10.  

 

 Analisando a Tabela 7, referente à característica quebramento, observa-se 

que no ambiente SfGO10 não houve diferenciação entre os genótipos. Nos demais 

ambientes houve a formação de grupos diferenciando os genótipos. Observa-se 

também que este ambiente apresentou a menor média de quebramento, seguido 

pelos ambientes SfJ09, SfJ10 e SNJ09/10, sendo este último o ambiente que 

apresentou a maior quantidade de plantas quebradas. 

 A elevada interação entre os ambientes é confirmada através da análise 

dissimilaridade ambiental (Tabela 2) que demonstrou que a maior parte da interação 

G x A é de natureza complexa, indicando que a característica quebramento é 

influenciada pelas variações ambientais. Portanto, a fim de selecionar genótipos 

mais resistentes ao quebramento é mais interessante avaliá-los em anos e épocas 

de semeadura distintas, onde a interação é do tipo complexa. 
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Esses resultados sugerem que as condições ambientais variam ao longo dos 

anos, épocas de semeadura e locais para a maioria dos caracteres considerados.  

Assim, a eliminação de um local da rede de ensaios, pelo fato de ser identificado 

como similar a outro local em poucas safras, mesmo por metodologias diferentes, 

pode ser precipitada.  

Uma perspectiva de continuidade deste trabalho é a avaliação de 

experimentos de milho nestes ambientes em um maior número de anos e safras e 

épocas de semeadura. 

 

Tabela 7. Médias de quebramento de plantas (QB) de genótipos de milho nos quatro 
ambientes em estudo. 

 
AMBIENTES 

GENÓTIPOS SfJ09 SfGO10 SfJ10 SNJ09/10 

V1 3,03 A a  1,22 B a  1,27 B b  2,94 Ab 

V2 2,03 A b  1,10 B a  1,10 B b  2.59 Ab 

V3 2,37 B b  1,00 C a  1,97 B a  4,06 Aa 

V4 1,40 B b  1,05 B a  1,27 B b  3,60 Ab 

V5 1,73 B b  1,05 B a  1,05 B b  3,62 Ab 

V6 2,90 A a  1,29 B a  1,76 B a  3,40 Ab 

V7 4,24 A a  1,27 B a  2,27 B a  4,72 Aa 

V8 2,62 B b  0,71 C a  2,00 B a  5,37 Aa 

V9 3,08 B a  1,00 C a  2,78 B a  4,52 Aa 

V10 2,53 B b  1,05 C a  2,40 B a  4,95 Aa 

V11 1,73 A b  1,17 A a  2,18 A a  2,34 Ab 

V12 2,01 B b  1,17 B a  1,86 B a  4,94 Aa 

V13 3,17 B a  1,55 C a  2,76 B a  4,14 Aa 

AL Bandeirante 1,98 B b  1,00 B a  1,34 B b  4,05 Aa 

Ipanema 1,58 B b  1,55 B a  1,05 B b  4,02 Aa 

BR106 3,29 A a  1,17 C a  2,34 B a  3,98 Aa 

AG7000 2,46 A b  1,00 B a  0,71 B b  2,85 Ab 

Média 2,48   1,14   2,77   3,89   
Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na linha e minusculas na coluna não diferem 
estatisticamente entre si; SfJ09 - safrinha em Jaboticabal-SP 2009; SfGO10 - safrinha Campo Alegre 
do Alto-Go 2010; SfJ10 - safrinha em Jaboticabal-SP 2010; SNJ09/10 - safra de verão em 
Jaboticabal-SP 2009/10.  
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5. CONCLUSÕES  

 

 

Houve discordância entre os métodos utilizados. 

 

Os genótipos com maior adaptabilidade ampla foram às variedades V1, V2, V3, 

V4, V13, AL Bandeirantes, Ipanema e o híbrido AG7000. 

 

Há efeito de interação dos genótipos entre os ambientes estudados, indicando 

que é necessária a avaliação e recomendação dos genótipos separadamente para 

cada local de cultivo, visando à seleção de genótipos superiores, delineando 

estratégias de melhoramento mais adequadas, permitindo maior ganho com a 

seleção dessas variedades em estudo. 

 

As variedades experimentais V1, V2, V3, V4 e V13 apresentam potencial para 

prosseguirem para avaliações em redes de ensaios, para confirmar sua ampla 

adaptabilidade e alta produtividade. 

 

Nos programas de melhoramento, devem-se priorizar avaliações em anos e locais 

distintos, em detrimento de épocas de semeadura diferentes, a fim de discriminar os 

melhores genótipos e fazer as recomendações precisas dos mesmos. 
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